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The aim of this study was to identify Single Nucleotide Polymorphism (SNP) 

associated with selected reproductive traits in Holstein dairy cattle. The interval 

between calving and the first insemination, days open, the interval between the first 

and last insemination, and the number of inseminations per pregnancy were analyzed. 

For this purpose, the hair samples of 150 cattle, born between 2012-2014 in one of the 

cattle farms of Ferdous Pars company, were used for genotyping based on 30108 SNPs 

chip. The data were analyzed using the least square variance analysis method using the 

GLM. GWAS analysis was performed after controlling the quality of the data. The 

results identified that 2 and 12 SNPs had a significant correlation with calving to 

insemination interval and interval between first to last insemination traits(p<0.04), 

respectively. In addition, 11 SNPs and 5 SNPs showed significant correlation for days 

open and the number of insemination per conception traits (p<0.04), respectively. In 

the Post-GWAS stage, some Quantitative Trait Loci (QTL) and various genes were 

identified that affected or controlled the trait. Out of the related NUF2 gene on 

chromosome 3 affects the development of the oocyte, ANAPC1 gene on chromosome 

11, which affects sperm motility, PITX2 gene in chromosome 6, affects milk 

production and ELOVL6 gene on chromosome 6 affects body weight. In general, it 

can be concluded that chromosomes 3, 6 and 11 have SNPs that are more strongly 

related to reproductive traits. 
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Extended Abstract 

Introduction 

The main goal in dairy industry is to achieve maximum profitability and the goal of animal breeding is to 

increase the economic efficiency of the system. Today, with vast advances in the field of molecular methods 

and the identification of a large number of genetic markers, including Single Nucleotide Polymorphic (SNP) 

markers, livestock breeders can investigate and find QTLs affecting these traits with higher accuracy. Genome-

Wide Association Studies (GWAS) as a procedure might be used to find loci correlated with reproductive traits 

in Iranian Holstein cows.  
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Materials and methods 
For this purpose, the hair samples of 150 cattle, born between 2012-2014 in one of the cattle farms of 

Ferdous Pars company, were used for genotyping based on 30.108 SNPs chip. The data were analyzed using 

the least square variance analysis method using the GLM. GWAS analysis was performed after controlling the 

quality of the data. 
 

Results and Discussion 
The results showed that 2 SNPs associated with the Days to first services and 12 SNPs associated with 

Interval from First to Last Insemination (p<0.04). 11 SNPs in the Days Open and 5 SNPs for the Number of 

Services per Conception showed significant correlation (p<0.04) with these traits. In the Post-GWAS stage, 

some Quantitative Trait Loci and various genes were identified that affected or controlled the traits. QTLs, 

were observed near the SNPs related to IFL, DO and NSPC traits, they are related to body weight traits. So the 

heifer must have reached optimal weight at insemination time. In BTA20, near the SNP association on day to 

the first insemination, 1 QTL was associated with the stillbirth trait and 1 QTL with high correlation Rump 

angle trait was observed. Stillbirth and suitable Rump angle can be effective in returning the uterus to normal 

conditions and improving reproductive traits. Several QTLs affected on mamma structure traits (Udder width, 

Udder attachment, Udder height), milk production (Milk yield, Milk fat percentage) were observed in BTA20 

and BTA27 in the vicinity of SNPs related to DFS traits. So in the near the SNPs identified, there are most 

QTLs that are correlated with milk production, reproduction, physical index and health traits. Out of the related 

genes, RHO gene on chromosome 28 is effected on ovulation, the length of the reproductive cycle and fertility. 

CAMK2D gene in chromosome 6 was related to the number of insemination per conception and fertility 

techniques. In BTA21, GABRB3 gene was related to the beginning and end of lactation in cows, and lactation 

is one of the effective traits for the number of inseminations per conception. NUF2 gene on chromosome 3 that 

affects the development of the oocyte, ANAPC1 gene on chromosome 11, which affects sperm motility, PITX2 

gene in chromosome 6, affected on milk production, ELOVL6 gene in chromosome 6 affects increases body 

weight, CAMK2D gene in chromosome 6 is effective artificial insemination number trait and fertility 

techniques. 
 

Conclusion 
it can be concluded that chromosomes 3, 6 and 11 have SNPs that are more strongly related to reproductive 

traits. 

 



               3  ، شماره55  ایران، دوره علوم دامی  نشریه                                                      

گاه تهران  2423-7949: الکترونیکی  شاپا                                                                                                                                                                                    انتشارات دانش
Homepage: http://ijas.ut.ac.ir//                     

 

 

 ایران برخی صفات تولیدمثلی گاو هلشتاینپویش ژنوم  

 

 5علی جلیل سرقلعه |4سید رضا میرایی آشتیانی | 3اردشیر نجاتی جوارمی | 2نرگس مداحی | 1مصطفی صادقی

 sadeghimos@ut.ac.ir ایانامه:ر. ، گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران، دانشگاه تهران، تهران، ایرانمسئول نویسنده. 1

 esmaddahi@ut.ac.irnarg . رایانامه:، دانشگاه تهران، تهران، ایرانگروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران. 2

 javaremi@ut.ac.ir . رایانامه:، دانشگاه تهران، تهران، ایرانگروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران. 3

 ashtiani@ut.ac.ir: . رایانامه، دانشگاه تهران، تهران، ایرانگروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و منابع طبیعی، دانشگاه تهران .4

 ut.ac.ir17ali_jalil@: رایانامه ، دانشگاه تهران، تهران، ایران.منابع طبیعی، دانشگاه تهران گروه علوم دامی، دانشکده کشاورزی و .5
 

  چکیده اطلاعات مقاله

 نوع مقاله: 
 

 مقالة پژوهشی
 

 

 25/06/1402 :افتیدر خیتار

 04/10/1402: بازنگری خیتار

 07/10/1402: رشیپذ خیتار
 01/07/1403: انتشار خیتار

 

 

 

  ها:واژهکلید
 نیتا اول شیباز، فاصله زا یروزها
 نیو آخر نیفاصله اول ح،یتلق
 .حیتلق

صفات تولیدمثلی در گاوهای  شانگرهای تک نوکلئوتیدی موثر بر برخی  سایی ن شنا هدف از انجام این تحقیق 
ست. برای این منظور از نمونه مو  شیری شتاین ابران ا سال گاوراس  150هل در  1392-1390های که بین 

 SNPیکی از گاوداری های شرررکت فردوس پارس متولد شررده بودند، تهت تعیین ینوتی  با تراشرره  اوی 
اریانس  داقت ها با اسررتفاده از روت تجهیه واسررتفاده شررد. بعد از انجام مرا ت کنترل کیفیت  داده 30108

تغییر تک نوکلئوتیدی با  2انجام گردید. نتایج آنالیه نشان داد  GWASآنالیه  ،GLMمربعات با استفاده از رویه 
ستنی و  صله زایش تا  آب صله بین اولین و آخرین تلقیح ارتباط  12صفت فا صفت فا تغییر تک نوکلئوتیدی با 

صفت روزهایpValue<0.04داری )معنی شتند، در  ستنی 11باز   ( دا صفت تعداد تلقیح به ازای آب نیه  و برای 
یدی معنی 5 تک نوکلئوت ها  pValue<0.04دار )تغییر  یابی ین کان  عد از م ها ب ( وتود داشرررت. بررسررری 

سی اثرگذار یا کنترل کننده بودند.و ین QTLتعدادی صفات مورد برر سایی کرد که بر  شنا از  های مختلفی را  
له این ین به ین توها میتم مت سرررلول تخژ، ین  3در کروموزوم   NUF2ان  کا در   ANAPC1که بر ت

بانی اسررر،رم، ین  11کروموزوم  ید شررریر، ین  6در کروموزوم   PITX2که بر تن در  ELOVL6که بر تول
شاره نمود. به طور کلی می 6کروموزوم  ست ا توان نتیجه گرفت که کروموزوم که بر افهایش وزن بدن، موثر ا

دارای تغییرات تک نوکلئوتیدی هستند که در ارتباط قوی تری با صفات تولیدمثلی بوده و در  اشیه  11و  6، 3
 و ین هایی یافت شد که مرتبط با صفات تولید مثلی بوده اند. QTLهمین تغییرات تک نوکلئوتیدی، 
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 مقدمه
 تولید گوساله یک سالیانه ،باشندشته دا بالایی ردکور میانگین هدف پرورت دهندگان گاو شیری داشتن گاوهایی است که

 ایگسترده  طیف، زمان اهلی شدن گاو تا کنوناز نمایند.  یس،ررا  طولانی تولیددوره  یک تسمی یتد مشکت ونبدو  کنند
مثت، فرم تولیدمختلف،  هایمحیطبا  سازگاریمانند  ،گاواقتصادی مهژ  هایویژگی مصنوعی،و  طبیعیانتخاب  رویدادهایاز 

 ,.Bordbar et alاست )داده تغییرمطلوب را به شدت  اقتصادی هایویژگیها ها و انگتبیماریبدن، رفتار، مقاومت در برابر 

ه مقدار تولید شیر با عملکردهای تولیدمثلی رابطه نامطلوب دارد، افهایش تولید شیر در به عنوان نمونه، از آنجایی ک .(2022
های گذشته باعث ضعف در این صفات شد، بطوری که مشکلات تولیدمثلی از تمله دلایت اصلی عدم سود آوری در گلهسال

های گذشته راه های لویی در طی سال(. با پیشرفت دانش و تکنوAhlman et al., 2011است )های گاو شیری گهارت شده
( موثر بر صفات مختلف در 1QTLهای کمی )گوناگونی تهت رفع این مسائت یافت شد و مطالعاتی بر روی شناسایی تایگاه

است. های مختلف گردیدهموثر بر این صفات روی کروموزوم QTLکه باعث شناسایی تعداد زیادی  گاوشیری صورت گرفته
2های مولکولی و شناسایی تعداد زیاد نشانگرهای ینتیکی از تمله نشانگرهای تک نوکلئوتیدی وزه روتپس از آن در  اصلاح  

های موثر بر این صفات اقدام نمایند. همچنین مطالعه QTLتوانند با صحت بالاتر نسبت به بررسی و یافتن کنندگان دام می
های مرتبط با صفات اقتصادی کمک کرده و این اطلاعات به درک نتواند به شناسایی بهتر یمی  )3GWAS (پویش کت ینوم

های مختلف ینوم و کنند. اهمیت مطالعات پویش ینوم برای شناسایی بخشبهتر ما از مکانیسژ صفات مورد مطالعه کمک می
یرات تک تغیتهت شناسایی   GWASهای ینتیکی برای صفات با پیچیدگی بیشتر است. در گاو شیری از روت واریانت

4موثر بر صفات تولیدی از تمله مقدار تولید شیر نوکلئوتیدی 5، مقدار چربی  2016 و  et alNayeri ,.2016، مقدار پروتئین )
Van den Berg., et alورم پستان، سلامت ر ژ :( صفات سلامتی از تمله (Flurry et al., 2014  وSahana et al., 

 است. ( بهره گرفته شدهNayeri et al., 2016( و صفات تولیدمثلی )Zhang et al., 2016( ماندگاری دام در گله )2014
(، تعداد DO) 7های باز، روز)DFS(6توان به صفت فاصله زایش تا نخستین تلقیحاز تمله صفات تولیدمثلی مورد بررسی می

8تلقیح به ازای آبستنی )NSPC(  9و فاصله بین اولین و آخرین تلقیح  )IFL(  نمود. هر چه فاصله زایش تا نخستین تلقیح اشاره
یابد، که این عامت باعث افهایش زایی کاهش میهای غیر آبستنی و در نتیجه فاصله گوسالهبه  د بهینه خود نهدیکتر باشد، روز

و وزن  توان به تفت ماندگیتوانند باعث افهایش این فاصله شوند میسوددهی وا د گاوداری خواهد شد. از عواملی که می
. اشاره نمود. فاصله اولین و آخرین تلقیح از تمله صفاتی است که به توانایی (Muller et al.,2014) گوساله در زمان تولد 

(. افهایش Giasi et al., 2011دارد ) (92/0گاو برای آبستن شدن مرتبط است. این صفت همبستگی زیادی با تعداد تلقیحات )
تواند ناشی از مشکلات تولیدمثلی، در گله می IFLروز افهایش دهد. افهایش  21ه را در  دود تواند این فاصلیک تلقیح می

 یابی باشد. های اول آبستنی و عدم توته به فحتتذب رویان در روزهای اولیه یا سقط تنین در ماه
ساله زایی بهتر را به همراه روزهای باز فاصله بین زایش تا تلقیح منجر به آبستنی است. روزهای باز مناسب، فاصله گو

(. Hammoud et al., 2010دهند )زایی روزهای باز را افهایش میهای غیر طبیعی همراه با سختخواهد داشت. اما زایش
 درآمد تلقیح، هایگله، ههینه در زایش تعداد میانگین مستقیژ، طور صفت مهژ دیگری است که به آبستنی ازای تلقیح به تعداد

                                                                                                                                                                 
1 . Quantitative Trait Locus 

2 Single Nucleotide Polymorphism  

3 .Genome-Wide Association Studies 

4 .Milk yield 

5 .Fat yield 

6 . Days to First Services 

7.  Days Open 

8. Number of Services per Conception 

9.  Interval from First to Last Insemination 
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 و انتخاب نست، شدت فاصله گله، سنی ترکیب  ذف اختیاری و غیراختیاری، و تایگهینی شده، متولد هایالهازگوس  اصت
 (.Hammoud et al., 2010دهد )تحت تاثیر قرار می انتخاب صحت

مثلی و ینهای موثر د، لذا بررسی صفات تولیستاسیستژ دی قتصاایش شایستگی افهاد انژح صلاانهایی ف تا که هداز آن 
گاو هلشتاین ضروری  های مختلفهای موثر بر این صفات در تمعیتو یافتن تایگاه GWASبر این صفات با استفاده از روت 

دی در منطقه خاص کمک های موثر در داخت یک تمعیت نژاتوانند به گسترت درک ما از ینها مینهایت، این داده است. در
 ای هلشتاین ایران بود.موثر بر برخی صفات تولیدمثلی در گاوه تغییرات تک نوکلئوتیدیشناسایی  هدف این پژوهش کنند.می

 

 مواد و روش ها
نه نماینده بهتری برای ، اندازه نمونه است. هرچه اندازه نمونه بهرگتر باشد، نموGWASاز مهمترین عوامت در مطالعات 

که با  داقت تعداد نمونه  گیری بهتر استشود بیشتر است. روشی برای نمونهتمعیت بوده و ا تمال اینکه اثر واقعی شناسایی 
تخاب بر اساس ارزت انحراف باشد. بنابراین برای انجام این مطالعه از روت ان های کمتر صحت آماری بالاتری داشتهو ههینه

این قسمت در فایت تداگانه ) 150این پرویه از ( استفاده گردید. به منظور انجام Jalil Sargale et al., 2020عملکرد دو طرفه )
 - 1390های السهلشتاین ایرانی در یکی از دامداری های شرکت فردوس پارس، که بین  گاواین توضیح داده شد( راس 

رگ به کوچک مرتب از به ریش دیصفت تول یاساس ارزت اصلا متولد شده بود استفاده شد. در مر له اول گاوها بر  1392
ولید شیر انتخاب شد. تراس با کمترین ارزت اصلا ی  75راس گاو دارای بالاترین ارزت اصلا ی و  75در مر له بعد  و هشد

 .ین گاوها وتود نداشتالازم به ذکر است گاوهای از نظر همخونی مورد بررسی قرار گرفته و همچنین رابطه خواهری تنی در 
ه تهء  یوانات کاندیدای ری کامت بودند و دقت شد که  یوانات انتخاب شد یوانات انتخاب شده دارای شجره و رکورد بردا

عات شناسنامه، زایش های مورد بررسی شامت اطلا ذف شدن نباشند. همچنین تهت برآورد صفات تولیدمثلی، داده گله و دام
آوری شد. نژاد دام کت کشور تمع ه اصلاحها و داده تکمیلی از مرکها از نرم افهار مدیریتی گلهو رکورد تولید و داده تلقیح دام

 یوان  150ه در کشور آمریکا فرستاده شد. به طوری ک GeenSeek یوان تهت تعیین ینوتی  به شرکت  150کارت موی 
ها یین ینوتی  شد. تهت کنترل کیفیت ینوتی ( تعتغییر تک نوکلئوتیدی 30108) اوی  panel GGP-LD v4  SNPمربوط با 

 (.Moradi et al., 2012استفاده شده بود ) PLINK 2.0ار در نرم افهار از چهار معی
1. Animal call rate درصد ینوتی  از دست رفته  ذف شدند. 5: در این معیار  یوانات با بیش از 

 درصد  ذف شدند. 2کمتر از  MAFهایی با  تغییرات تک نوکلئوتیدی(: 1MAF.فراوانی آلت کمیاب )2

نات ینوتای  نشده  ذف درصد  یوا 5که برای بیش از  تغییر تک نوکلئوتیدی: تغییرات تک نوکلئوتیدی. نرخ فراخوانی 3
 شدند.

 واینبرگ -.تعادل هاردی4
ه واریانس  داقت مربعات ها با استفاده از روت تجهی، دادهGWASمثلی در تهت شناسایی عوامت ثابت موثر بر صفات تولید

(. 1گرفتند )رابطه  مورد آنالیه قرار 1/9نسخه   SASدر نرم افهار  GLM (Generalized Linear Model)با استفاده از رویه 
د. معادله مورد استفاده در که اثر بهاربند و سال تولد به عنوان عوامت ثابت و سن  یوان به عنوان کوورایت در مدل تعریف ش

GWAS :به صورت زیر است 
𝒚 (1رابطه = 𝐗𝛃 + 𝐙𝐮 + 𝐞  

 

                                                                                                                                                                 
1. Minor Allele Frequency 
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تغییرات تک ها و اثرات ماتریس ضرایب برای عوامت ثابت شامت میانگین، کوورایت Xبردار مشاهدات،  yدر این مدل 
بردار آثار تصادفی ینتیکی  uماتریس ضرایب اثرات تصادفی ینتیک افهایشی،  Zبردار اثرات ثابت،  𝛃باشد، می نوکلئوتیدی
 باشد.بردار اثرات باقی مانده مدل می  eافهایشی و 

Var(u)علاوه بر این  =  σg
2K  وVar(e) =  σe

2I باشد کهمی K با استفاده از داده ینومی یک ماتریس خویشاوندی 

 است. یک ماتریس یکه I های ینوتی  محاسبه شد و س،س در مدل مورد استفاده قرار گرفت و

 

پایین تر از   kb500تر و بالا MB1 (kb500های گاوی در  اشیه QTLبررسی  و Post-GWASهای تهت انجام آنالیه
صفات مورد مطالعه بودند،  دار برمعنی تغییرات تک نوکلئوتیدیدار( که در همبستگی با معنی تغییرات تک نوکلئوتیدیموقعیت 

 استفاده گردید.  https://www.animalgenome.org/cgibin/ QTLdb/BT/indexاز 
 Ensemble BioMart( Mb1مشاهده شده ) تغییرات تک نوکلئوتیدیر اطراف های کاندیدا داز طرفی به منظور بررسی ین

)http://www.ensembl.org/biomart/martview( استفاده شد. 
 7/6نسخه  DAVIDپایگاه   )1GO(شناسی و همچنین تهت تجهیه و تحلیت هستی 

(http://david.abcc.ncifcrf.gov) .کار برده شد 
 

 نتایج و بحث
روز، در  61(8/19عیار( )مدر صفت فاصله زایش تا اولین تلقیح )بدون در نظر گرفتن سقط و مرده زایی( میانگین )انحراف 

و در تعداد تلقیح به ازای  روز 129( 94/26روز، روزهای باز میانگین ) 68( 66/21فاصله بین اولین و آخرین تلقیح میانگین )
س دام بر اساس معیار را 2ها، تعداد)در شکژ اول( بود. پس از انجام کنترل کیفیت ینوتی  60/2( 6/1آبستنی میانگین )

Animal call rate  راس دام برای انجام  148 ذف شده و تعدادGWAS ام ن بعد از انجباقی ماندند و همچنیMAF   و  نرخ
 مورد آنالیه قرار گرفت. SNP 27326در نهایت تغییر تک نوکلئوتیدیفراخوانی 

تغییر تک  2بستنی، تعداد نتایج  اصت از انجام این مطالعه نشان داد در این تمعیت و برای صفت فاصله تلقیح به ازای آ
)شکت  بودندواقع شده BTA27و   BTA20فت داشته که بر روی ( با این صpValue<0.04) داریارتباط معنی نوکلئوتیدی

 Sahanaگی دارند )همبست DFSبا صفت  BTA13موتود در منطقه  تغییر تک نوکلئوتیدی2ای نشان داد که (. نتایج مطالعه1

et al., 2010های شمال کانادا یک ین در منطقه (.  همچنین در گاوBTA5  با این صفت همبستگی داشت(Hoglund et 

al., 2014 در مطالعه .)Chen et al (2022،)  69  در منطقه  همبستگی با این صفت داشت که تغییر تک نوکلئوتیدی
BTA10،BTA15  وBTA27 .ر روی گاوهای بای که در مطالعه بودند که با نتایج بدست آمده در این مطالعه مطابقت دارد

واقع شده بودند  19م دار بر این صفت بر روی کروموزومعنی ت تک نوکلئوتیدیتغییراهلشتاین ایران انجام گرفت، بیشتر 
(Mohammadi et al., 2022 در این مطالعه )دداری در این منطقه مشاهده نشمعنی تغییر تک نوکلئوتیدی.  

 

                                                                                                                                                                 
1. Gene Ontology  

http://www.ensembl.org/biomart/martview
http://david.abcc.ncifcrf.gov/
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خط  وpValue معیار  10منفی لگاریتژ بر مبنای  Yمکان نشانگرها روی کروموزوم، محور  Xنمودار منهتن صفت فاصله زایش تا اولین تلقیح، محور . 1شکل 

 باشدمی 10-4داری معنی قرمه رنگ نشانه آستانه

 

 ،BTA3(، تغییر تک نوکلئوتیدی 2) BTA2 در مناطق  تغییر تک نوکلئوتیدی12نشان داد که  GWASنتایج آنالیه 
BTA6، BTA8(2 تغییر تک نوکلئوتیدی)، BTA11، BTA14، BTA20، BTA28، BTA30 قرار داشت که ارتباط معنی-

واقع  تغییر تک نوکلئوتیدی(.  همچنین 2شکت  ( اندبا صفت فاصله بین اولین و آخرین تلقیح داشته (pValue<0.04داری )
 ,.Mohammadi et alای )بر صفت تعداد تلقیح به ازای آبستنی نیه اثر گذار بود. در مطالعه 11و  8شده بر روی کروموزوم 

اثر معنی دار بر  BTA19واقع شده در  تغییر تک نوکلئوتیدی 6( که بر روی گاوهای هلشتاین ایران انجام گرفت تعداد 2022
همبستگی با این صفت  تغییر تک نوکلئوتیدی 73( تعداد Chen et al., 2022ای دیگر )لعهاین صفت داشته و همچنین در مطا

واقع شده بودند، که با نتایج این مطالعه مطابقت دارد. همچنین در مطالعه  BTA6،BTA7 ،BTA25داشتند که در منطقه 
 Brooksایج این مطالعه مطابقت دارد )همبستگی دارد که با نت DFSبا صفت   BTA2در   تغییر تک نوکلئوتیدیدیگری یک 

and et al, 2012.) 

 
  وpValueمعیار  10منفی لگاریتژ بر مبنای  Yمکان نشانگرها روی کروموزوم، محور  Xنمودار منهتن صفت فاصله بین اولین وآخرین تلقیح، محور  .2شکل 

 باشدمی 10-4داری معنی خط قرمه رنگ نشانه آستانه
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د که در مناطق ش( مشاهده pValue<0.04داری )معنی تغییر تک نوکلئوتیدی 11همچنین برای صفت روزهای باز  تعداد 
BTA2 ،BTA3  ،BTA6  ،  BTA8 (2  ،)تغییر تک نوکلئوتیدیBTA11 ،BTA14 ،BTA20 ،BTA28   وBTA30  (

موثر بر این صفت  وکلئوتیدیتغییرات تک ن(. نکته قابت توته این است که اکثر 3قرار داشتند )شکت   تغییر تک نوکلئوتیدی( 2
با صفت  تغییر تک نوکلئوتیدی 8( Genom-wise 1% FDRدار )ای ارتباط معنیدر مطالعه اند.بوده IFLدار با در ارتباط معنی

 بودندواقع شده  BTA21و  BTA20در منطقه تغییر تک نوکلئوتیدیروزهای باز در گاو هلشتاین نشان داده شد، که همه این 

(Nayeri et al., 2016 .) داری با معنی لئوتیدیتغییر تک نوکای که با نتایج این مطالعه مطابقت دارد. همچنین در مطالعه
ا نتایج ( که بChen et al., 2022واقع شده بودند ) BTA3 ،BTA4 ،BTA8صفت روزهای باز گهارت شد، که در منطقه 

 بدست آمده در این مطالعه مطابقت دارد.

 

خط قرمه رنگ   وpValue یار مع 10منفی لگاریتژ بر مبنای  Yمکان نشانگرها روی کروموزوم، محور  Xنمودار منهتن صفت روزهای باز، محور  .3شکل 

 باشدمی 10-4داری معنی نشانه آستانه

 
 ( مشاهده شد که در منطقهpValue<0.04دار )معنی تغییر تک نوکلئوتیدی 11تعداد   در صفت تعداد تلقیح به ازای آبستنی

BTA2 ،BTA3  ،BTA6 (3  ، )تغییر تک نوکلئوتیدیBTA9 ،BTA11 ،BTA20 ، BTA21 ،BTA28  و BTA30  قرار
ای، بود. در مطالعه 11وم واقع شده بر روی کروموز تغییر تک نوکلئوتیدیداری مربوط به که بیشترین معنی .(4داشتند )شکت 

شد که باصفت نرخ گیرایی  )معکوس صفت تعداد مشاهده تغییر تک نوکلئوتیدی 8، تعداد 25و  13بر روی کروموزوم شماره 
همچنین بر روی صفت نرخ باروری دختران گاو  تک نوکلئوتیدی اتتغییرتلقیح به ازای آبستنی( ارتباط معنی داری داشت، این 

(. که با نتایج این مطالعه مطابقت دارد. در گاوهای هلشتاین  et alAbdollahi Arpanahi ,.2019رگذار بودند )( اث 1DPRنر )
بر روی صفت نرخ گیرایی تلیسه، نرخ گیرایی در  GNAIIبه نام  BTA3ای در منطقه منطقه آمریکای شمالی ین واقع شده

گذار بود. این ین همچنین با صفت تعداد تلقیح به ازای آبستنی  ( اثرDPRگاو و همچنین صفت نرخ باروری دختران گاو نر)
(NSCباروری گاو و روزهای باز ارتباط معنی ) داری داشت (Abdollahi Arpanahi et al., 2019 که در این مطالعه نیه )

                                                                                                                                                                 
1 Daughter Pregnancy Rate 
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 BTA3 ( Daetwyler et al.,2014 ،)BTA6  (Druet etی در تغییرات تک نوکلئوتیدیمشاهده شد. در دیگر مطالعات 

al.,2014،)BTA 9 ((Galliou et al., 2020  وBTA20 ( (Galliou et al., 2020اندارتباط معنی داری با این صفت داشته 

 که با نتایج بدست آمده در این مطالعه مطابقت دارد.

 
خط قرمه رنگ نشانه  وpValue معیار  10منفی لگاریتژ بر مبنای  Yمکان نشانگرها روی کروموزوم، محور  Xنمودار منهتن صفت روزهای باز، محور  .4شکل 

 باشدمی 10-4داری معنی آستانه

 
موثر بر صفت فاصله زایش تا  تغییر تک نوکلئوتیدیدر مجاورت  BTA20نشان داد در   post GWASنتایج آنالیههای 

مله عوامت موثر بر بازگشت ر ژ به شرایط طبیعی بوده مرده زایی از ت .زایی در ارتباط بودبا صفت مرده QTL 1اولین تلقیح، 
ین کاندیدا با عملکرد بالا که به صورت  5ای نشان داد که تواند بر فاصله زایش تا اولین تلقیح موثر باشد. نتایج مطالعهکه می

که با نتایج بدست آمده در  .(Fonseca et al,. 2022زایی و صفات باروری داشتند )بلوک هاپلوتای،ی بودند، اثرمؤثری بر مرده
تواند به شد. زاویه ک،ت مناسب میبا همبستگی بالا با صفت زاویه ک،ت مشاهدهQTL این مطالعه مطابقت دارد. همچنین یک 

شود  DFSتخلیه بهتر مواد ترشح شده بعد از زایمان و بازگشت دام به شرایط طبیعی کمک کرده و باعت کوتاهتر شدن 
(Almeida et al,. 2017در مطالعه .) ای دیگر نیه زاویه ک،ت ارتباط معنی داری باDFS  وOD ( داشت(Fonseca et al,. 

 تواند تایید کننده نتایج این مطالعه باشد.که می 2022
تغییرات در مجاورت  BTA27و  BTA20موثر بر صفات ساختار پستان، تولید شیر در  QTLدر این مطالعه نیه چندین 

(. ساختار پستان در گاوشیری از تمله مهمترین صفات در سودآوری 1مشاهده شد )تدول  DFSمرتبط با صفت  یتک نوکلئوتید
باشد، تولید شیر بهتری داشته، ا تمال ابتلا به عفونت پستان در دام و تعداد است، زیرا هرچه پستان ساختار مناسبتری داشته

 Zhou etشیر )ت گواهی بر ارتباط بین صفات سلامت پستان، تولیدهای سوماتیک کاهش خواهد یافت. نتایج مطالعاسلول

al,.2019مثلی بوده( و صفات تولید( استLiu et al,. 2017).  
شد که با صفات وزن بدن هایی مشاهدهNSPC ،QTLو IFL ,DOمرتبط با صفات  تغییرات تک نوکلئوتیدیدر مجاورت 

باشد، که این وزن دعا باشد که تلیسه در زمان تلقیح باید به وزن مطلوب خود رسیدهتواند گواهی بر این ادر ارتباط هستند و می
گاوهای با وزن بالاتر باروری نامناسبتری داشتند  بسته به نژادهای مختلف متفاوت خواهد بود، به عنوان مثال در گاو نژاد برهمن
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(Olson,.1993). تواند تحت تاثیر صفت باقیمانده خوراک مصرفی تحت میدهد کاهش نرخ باروری نتایج این مطالعه نشان می
بالانس منفی انریی بر میهان انسولین تولیدی اثرگذاشته و تولید هورمون رشد را کاهش  .(Olson,. 1993تاثیر قرار بگیرد )
ییر تک تغ(. در اطراف همین Fenwick et al., 2008 (کبدی خواهد شد  IGF-1منجر به کاهش سنته  داده و در نهایت

  .با صفت باقیمانده خوراک همبستگی داشت QTL( یکBTA8) نوکلئوتیدی
(. نتایج Fenwick et al., 2008دیگری شناسایی شد که با صفت آسانهایی در ارتباط بود ) QTL همچنین  BTA6در 
ی که گاوهای با وزن بالاتر ادهد که آسان زایی در نژاد براون سوئیس تحت تاثیر وزن بدن بوده به گونهای نشان میمطالعه

نماید. ( که با نتایج این مطالعه مطابقت میGuo et al, 2012) داشتزایی شده و فاصله زایش بالاتری خواهندبیشتر دچار سخت
شد که با صفت مقدار شیر و عفونت پستان همبستگی مشاهده QTL 2شده ، دیده تغییر تک نوکلئوتیدیدر اطراف  BTA20در 

تواند نشان دهنده این مورد باشد که دام در اوج شیرواری، دیرتر آبستن شده و همچنین عفونت پستان (، که می1تدول داشتند )
مشاهده شده در این مطالعه، یک  تغییر تک نوکلئوتیدیدر اطراف  BTA11ای مورد بررسی اثرگذار است. در بر صفات فاصله

QTL (2021)طالعه شد. در ماثرگذار بر چند قلوزایی مشاهده Widmer et al  11در کروموزوم ،QTL های زیادی به شکت
اند، همچنین گهارت شد که همبستگی بین صفات داری داشتههای هاپلوتای،ی با صفات باروری و زایش ارتباط معنیبلوک

دار بر معنی نوکلئوتیدیتغییر تک در مجاورت با  BTA3است. در زایش و باروری با صفت چندقلوزایی منفی و نامطلوب بوده
شد، که بیشتر بر صفات تولید شیر و صفات موثر بر ماندگاری )تابجایی شیردان مشاهده QTLچند  OD, IFL,NSPCصفات 

بر صفت  QTLیک  BTA28( مطابقت دارد. در 2021) Zhang et al(، که با نتایج 1و عفونت پستانی( اثر گذار بودند )تدول 
(. نرخ باروری  اصت ضرب نرخ گیرایی در نرخ فحت یابی است و از آنجایی که صفت نرخ 1ود )تدول نرخ باروری اثرگذار ب

تغییر تک تواند تاکیدی بر اثرگذاری می QTLگیرایی معکوس صفت تعداد تلقیح به ازای آبستنی است، پس وتود این 
 .,Zhang et al)فولیکول آنترال مشاهده گردید دیگری موثر بر تعداد  QTLباشد. در همان  والی شناسایی شده نوکلئوتیدی

هایی موثر بر صفات شاخص بدنی QTLشناسایی شده،  تک نوکلئوتیدی ات تغییردر مجاورت  BTA6و  BTA2. در (2021
با  3QTLهای موثر بر شاخص بدنی و تولید شیر، QTLعلاوه بر  BTA21و  BTA6و تولید شیر یافت شد. همچنین در 

تغییرات توان گفت در مجاورت ت زایی، باروری تلیسه ها و آسان زایی( همبستگی داشتند. به طور کلی میصفات باروری )سخ
مثت، شاخص بدنی و سلامت هایی وتود دارند که با صفات تولید شیر، تولیدQTLشناسایی شد، بیشتر  تک نوکلئوتیدی

 (. 1دارند )تدول همبستگی
 

روزهای  ،DFS)داری با صفت فاصله زایش تا اولین تلقیح )که همبستگی معنی تغییرات تک نوکلئوتیدیهایی که در نهدیک ترین فاصله با QTL . 1جدول

 ( هستندNSPC( و تعداد تلقیح به ازای آبستنی)IFLفاصله اولین و آخرین تلقیح ) (،DOباز )

QTL symbol QTL trait SNP name Trait 

RANG Rump angle 21402231/20 DFS 
SB Stillbirth 

SCS Somatic cell score 

DCCI Dairy capacity composite index 

UA Udder attachment 

UWDT Udder width 

UHT Udder height 

MY Milk yield 

PP Milk protein percentage 
FY Milk fat yield 

RANG Rump angle 

SCC Somatic cell count 4013131/27 DFS 
FY Milk fat yield 

STA Stature 

DYST Dystocia 
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QTL symbol QTL trait SNP name Trait 

BTBS Bovine tuberculosis susceptibility 

BW Body weight 14710253/6 DO 
IFL 

NSPC 
PY Milk protein yield 

MARBL Marbling score 

FATTH Fat thickness at the 12th rib 

CALEASE Calving ease 

MY Milk yield 35334580/20 DO 
IFL 

CM Clinical mastitis 

TWIN Multiple birth 339327/11  DO 
IFL 

NSPC 
SCRCIR Scrotal circumference 

BW Body weight 
SCS Somatic cell score 5635786/3  DO 

IFL 
NSPC 

AD Abomasum displacement 
PP Milk protein percentage 

INSINT Interval from first to last insemination 
FA-C14:0 Myristic acid content 

FY Milk fat yield 
 Not Available 86103415/30  DO 

IFL 
 Not Available 136621018/30  DO 

IFL 
NSPC 

RFI Residual feed intake 382725165/8  DO 
IFL 

MFA-C10:0 Milk capric acid content 97955317/8  DO 
IFL 

NSPC 
MFA-C14:0 Milk myristic acid content 

USS Udder swelling score 
PREGRATE Pregnancy rate 4071766/28  DO 

IFL 
NSPC 

UC Udder cleft 
PY Milk protein yield 

AFOLN Antral follicle number 
BW Body weight 8476975/2  DO 

IFL PNMOR Perinatal mortality 

STMWT Semitendinosus muscle weight 4875004/2  IFL 
NSPC SF Shear force 

SLVWT Silverside weight 
PNMOR Perinatal mortality 

TICKR Tick resistance 
CWT Carcass weight 

MTBR Meat-to-bone ratio 
BONEP Bone percentage 
FATP Fat percentage 

FP Milk fat percentage 4166149/6  NSPC 
MAS1CP Milk alpha-S1-casein percentage 

WWT Body weight (weaning) 
FA-C18:0 Stearic acid content 

LMA Longissimus muscle area 
PP Milk protein percentage 
BW Body weight 
PY Milk protein yield 12534883/6  NSPC 

CALEASE Calving ease 
CALEASE Calving ease (maternal) 

FP Milk fat percentage 
BW Body weight 
PP Milk protein percentage 

HPG Heifer pregnancy 3379092/21  NSPC 
BW Body weight 
SCS Somatic cell score 

PUBAGE Age at puberty 
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1نتایج آنالیه هستی شناسی ین پایین تر از   Kb 500و  تغییر تک نوکلئوتیدیبالاتر از  Kb 500ین را در اطراف )49، تعداد 
های (. از تمله ین2معنی دار با صفات مورد مطالعه نشان داد )تدول  تک نوکلئوتیدی اتتغییر( تغییر تک نوکلئوتیدیموقعیت 

 مورد نظر در همان منطقه( که بر رشد تغییر تک نوکلئوتیدی)در اطراف  BTA20در  ACTBL2توان به ین مشاهده شده می

بر  BTA27در  LOC782601، ین et al  Costa (2015) در مطالعه ها مؤثر است اشاره نمود.عضلات و ساختار استخوان
است صفات باروری گاوشیری مؤثر بوده که با نتایج بدست آمده مطابقت دارد. این ین همچنین در روند اس،رماتوینه موثر بوده

(Costa et al,. 2015).  درBTA6  ینELOVL6  بر متابولیسژ اسیدچرب موتود در شیر و همچنین بر رشد و افهایش وزن
بر تولید شیر اثرگذار بوده، این ین  BTA6ین دیگر شناسایی شده در منطقه  PITX2 .(Iqbal et al,. 2022بدن مؤثر است )

بر تولید گونادوتروپین و  PITX2همچنین در توسعه برخی ارگانهای بدن از تمله غده هی،وفیه نقش دارد. علاوه بر این، ین 
یافت شد که در فرایند  DAB2یک ین به نام  BTA20در  (.Charles et al,. 2008در نهایت بر باروری اثرگذار است )

  (.Cheng et al,. 2023) ها در چند سلولی مؤثر استمتابولسیژ و پاسخ به محرک
دیده شد، که بر صفات باروری گاوهای  ANAPC1معنی دار، ین  تغییر تک نوکلئوتیدیدر اطراف 11در کروموزوم شماره 

های مشاهده شده بر روی کروموزوم (. به طور کلی نتایج نشان داد ینGreither et al,. 2023نر و تنبایی اس،رم اثرگذار است )
11 ( ANAPC1, TMEM87B, FBLN7, LOC112448914, MERTKبر صفات باروری مؤثر هستند. ین ) NUF2 

(. Labrecque et al,. 2013است )داشته LH، اثر منفی بر تکامت سلول تخژ درگاو ماده و همچنین بر تولید 3در کروموزوم 
 .,Dong et alاثرگذار است ) توزیمفرایند تقسیژ و مونتای دوک در  تفت شدن کروموزوم توکور،ه نیکدر اتصال  NUF2 ین 

(، Kommadath et al,. 2011های اثرگذار بر سیستژ ایمنی گهارت شد )در دسته ین IL33، ین  8در کروموزوم  .(2020
های مغذی رفتارهای فحلی تواند با اثرگذاری بر سلولهای سلولی را تسهیت نموده و از طرفی میکنشاین ین همچنین بر هژ 

تواند بر تخمک گذاری، طول چرخه تولیدمثلی می 28در کروموزوم  RHO(، ین Kommadath et al,. 2011) را ایجاد نماید
( OR5AS1در اطراف همین ین، ین دیگری ) .(McMullan and Nurrish, 2011و در نهایت بر باروری مؤثر باشد )

تواند تهت تلوگیری از مسمومیت و ا تمالا که بر صفت بویایی اثر گذار است، توسعه  س بویایی در تانوران می شدمشاهده
 ین .(Jang et al,. 2021سقط تنین به دلیت وتود انگت، باکتری، سموم یا مواد شیمیایی موتود در تیره دام مؤثر باشد )

CALCRL  در منطقهBTA2رییو تغ یشکت لنفاو رییتغی هایماریباثرگذار بوده و همچنین باعث  ، بر عملکرد سیستژ ایمنی 
شده های مشاهدهو دیگر ین UGGT1(. ین Garvey, 2018شود )تورم میبافت و  عیما شیافها، صاف عضله، انقباض عروق

 تابولیسژ پروتئین و همچنین بر صفت افهایش وزن بدن مؤثر هستند( بر عملکرد م WDR33و SAP130در اطراف این ین )

(Serão et al,. 2013 .)KCNIP4  وADGRA3  درBTA6  ی مختلف، از تمله عضله، چرب یهابافت و تکامت رشدباعث
 Salilew-Wondim et al  (2010)بر اساس مطالعه (.Son et al, 2021شده و بر صفت وزن بدن اثرگذار هستند ) و استخوان

2، با صفت تعداد تلقیح مصنوعی6در کروموزوم D2CAMKین  های باروری ارتباط داشت، که با نتایج بدست آمده و تکنیک 
 ,.Suárez-Vega1et alدهی در گاوشیری در ارتباط بود )بر شروع و پایان شیر GABRB3، ین BTA21در  مطابقت دارد.

است. نتایج نهایی و مطالعات تکمیلی نشان داد که عداد تلقیح به ازای آبستنی(، که شیرواری از تمله صفات موثر به ت2015
 (.2اند )تدولهای مشاهده شده با صفات مورد مطالعه در ارتباط یا اثر گذار بودهاکثر ین

 
  

                                                                                                                                                                 
1. Gene ontology 

2. Artificial Insemination 
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فاصله  (،DOروزهای باز ) ،DFS)تلقیح )صفت فاصله زایش تا اولین مرتبط با  SNPs های اطراف ( ین1MBهای کاندیدا یا نهدیک ترین ). ین2جدول

 (NSPC(و تعداد تلقیح به ازای آبستنی)IFLاولین و آخرین تلقیح )

Gene name Gene end Gene start Ensembl gene ID SNP position SNP name Trait 

MIR2285F-2 21823390 21823478 ENSBTAG00000051426 
21402231 21402231/20 

 

DFS 
ACTBL2 21798316 21799446 ENSBTAG00000046468 

LOC782601 4287678 4284458 ENSBTAG00000048648 4013131 4013131/27 DFS 

LOC112447187 15159369 15159235 ENSBTAG00000049611 

14710253 
14710253/6 

 

DO 
IFL 

NSPC 

ELOVL6 15360477 15199666 ENSBTAG00000010564 

LOC112447232 15046413 15046306 ENSBTAG00000044354 

ENPEP 14992464 14912679 ENSBTAG00000008332 

PITX2 14851254 14831302 ENSBTAG00000009059 

DAB2 35062931 35003821 ENSBTAG00000016152 

35334580 
35334580/20 

 
DO 
IFL 

C9 35144035 35077205 ENSBTAG00000016149 

U2 34851077 34850899 ENSBTAG00000043592 

5S_rRNA 34893418 34893323 ENSBTAG00000043758 

LOC112448914 502380 502247 ENSBTAG00000045153 

339327 339327/11 
DO 
IFL 

NSPC 

FBLN7 303203 245530 ENSBTAG00000009230 

MERTK 516486 380816 ENSBTAG00000005828 

ANAPC1 626099 528774 ENSBTAG00000027991 

TMEM87B 361708 319215 ENSBTAG00000012099 

NUF2 5998691 5960360 ENSBTAG00000007247 
 

5635786 

 

5635786/3 

 

DO 
IFL 

NSPC 

SYN1 85992826 85929321 ENSBTAG00000005042 

86103415 86103415/30 DO 
IFL 

USP11 85619691 85604710 ENSBTAG00000016772 

ARAF 85943558 85918875 ENSBTAG00000005039 

ZNF41 85773115 85770992 ENSBTAG00000002113 

ZNF157 85738770 85731574 ENSBTAG00000038589 

LOC112445214 136660506 136660405 ENSBTAG00000042737 
136621018 136621018/30 

DO 
IFL 

NSPC NLGN4X 136694634 136346606 ENSBTAG00000027841 

RANBP6 38678766 38675449 ENSBTAG00000012168 

38725165 38725165/8 DO 
IFL 

UHRF2 38392701 38320192 ENSBTAG00000020815 

KIAA2026 38791351 38683243 ENSBTAG00000047550 

GLDC 38308310 38219989 ENSBTAG00000025903 

TPD52L3 38440175 38437521 ENSBTAG00000011160 

IL33 38546405 38472459 ENSBTAG00000018347 

U6-201 98008315 98008208 ENSBTAG00000048201 97955317 97955317/8 
DO 
IFL 

NSPC 

   Not Available 79972473 79972473/14 
DO 
IFL 

NSPC 

RHO 706882 697339 ENSBTAG00000018691 
407176 4071766/28 

DO 
IFL 

NSPC OR5AS1 328453 327515 ENSBTAG00000011707 

CALCRL 9020442 8891734 ENSBTAG00000008483 
8476975 8476975/2 DO 

IFL 
TFPI 8875333 8776893 ENSBTAG00000049919 

LOC112443605 7996408 7996304 ENSBTAG00000042939 

AMMECR1L 4621042 4601012 ENSBTAG00000008089 

4875004 4875004/2 IFL 
NSPC 

WDR33 4785534 4676998 ENSBTAG00000005987 

POLR2D 4636747 4623473 ENSBTAG00000053244 

UGGT1 4399011 4300416 ENSBTAG00000005444 

SAP130 4530094 4454874 ENSBTAG00000006003 

ADGRA3 42116814 41984735 ENSBTAG00000004653 
4166149 4166149/6 NSPC 

KCNIP4 41576485 40250033 ENSBTAG00000047743 

CAMK2D 12107600 11800357 ENSBTAG00000014463 12534883 12534883/6 NSPC 

GABRB3 4146441 3866347 ENSBTAG00000013422 
3379092 

3379092/21 
 

NSPC LOC112443372 2920877 2920775 ENSBTAG00000043450 

ATP10A 2940408 2758172 ENSBTAG00000027081 
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 نتیجه گیری
موثر بر صفات تولیدمثلی در گاوهای هلشتاین ایران  انجام گرفت  تک نوکلئوتیدی اتتغییراین مطالعه با هدف شناسایی 

 ،DFS)داری برای هر یک از صفت فاصله زایش تا اولین تلقیح )تغییر تک نوکلئوتیدی معنی 2و در نهایت منجر به شناخت 
مطالعه گردید. در صفت  مورد (NSPCو تعداد تلقیح به ازای آبستنی) (IFLفاصله اولین و آخرین تلقیح ) (،DOروزهای باز )

تواند ناشی از ساختار مشترک بودند که می تک نوکلئوتیدی اتتغییرفاصله اولین و آخرین تلقیح و روزهای باز تعداد زیادی از 
هایی وتود دارند که با صفات QTLشناسایی شده، بیشتر  تک نوکلئوتیدی اتتغییرمشابه ینتیکی هر دو صفت باشد. در  اشیه 

تری بر اثر مهژ 11و  6، 3رسد کروموزوم شماره دارند. به نظر می مثت، شاخص بدنی و سلامت همبستگیتولید تولید شیر،
تک  اتتغییرهای مشابهی در اطراف است. نتایج هستی شناسی ین همچنین نشان دهنده وتود ینصفات تولیدمثلی داشته

ها می از تمله این ین تواند به خودی خود مورد مطالعه قرار گیرد.که هر یک از این ین ها می بود.،شناسایی شده نوکلئوتیدی
که بر تنبانی اس،رم، ین  11در کروموزوم  ANAPC1که بر تکامت سلول تخژ، ین  3در کروموزوم   NUF2توان به ین 

PITX2  که بر تولید شیر، ین  6در کروموزومELOVL6  که بر افهایش وزن بدن، ین  6در کروموزومCAMK2D  در
 های باروری موثر است اشاره نمود.با صفت تعداد تلقیح مصنوعی و تکنیک 6کروموزوم
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